
rho rho2 p q status hilo_p hilo_q hilo_status size NA_pc BHit_pc BHit BH_ali species genus family order class phylum name metahit bc_weight bc_bmi bc_dxa_ffm_g bc_dxa_fm_g bc_dxa_fm_tr bc_dxa_gynoid adipok_leptin metab_bmr clin_hta clin_osa clin_dyslipidemia clin_diabetes_status clin_bs_metabolic_syndrome lipid_tg adipok_adiponectin insen_hba1c rho_bc_weight rho_bc_bmi rho_bc_dxa_ffm_g

GU:183 -0,567968845 0,322588609 1,81E-06 3,36E-05 NEG 0,017509289 0,056679553 LGC 2961 0 99.8 Coprobacillus sp. D7 98.9 Coprobacillus sp. D7 Coprobacillus Erysipelotrichaceae Erysipelotrichales Erysipelotrichia Firmicutes GU:183 Coprobacillus sp. D7 VRAI 6,06E-02 2,68E-01 6,04E-02 4,99E-02 7,89E-03 1,43E-01 7,91E-01 4,32E-01 1,01E-01 5,25E-01 7,81E-01 1,32E-03 4,45E-02 6,49E-02 3,32E-01 8,14E-02 0,24 0,14 0,25

GU:6 -0,5677948 0,322390935 1,82E-06 3,36E-05 NEG 0,004735102 0,023231595 LGC 2271 0 99.5 Bacteroides vulgatus PC510 99.1 Bacteroides vulgatus Bacteroides Bacteroidaceae Bacteroidales Bacteroidia Bacteroidetes GU:6 Bacteroides vulgatus FAUX 8,26E-01 1,44E-01 9,56E-01 5,32E-01 2,01E-01 8,56E-03 8,28E-01 5,30E-01 2,06E-01 6,64E-02 1,37E-02 6,78E-02 1,36E-01 6,92E-03 4,56E-01 1,69E-01 0,03 0,19 0,06

GU:373 -0,515031099 0,265257033 2,17E-05 2,27E-04 NEG 0,052946552 0,136272272 LGC 2093 0 96.8 Lachnospiraceae bacterium 9_1_43BFAA 98.9 Lachnospiraceae bacterium 9_1_43BFAA unclassified Lachnospiraceae Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:373 Lachnospiraceae bacterium 9_1_43BFAA FAUX 7,52E-02 2,39E-02 2,24E-01 1,37E-02 3,41E-03 4,81E-01 5,99E-02 7,72E-02 4,53E-03 5,96E-01 5,16E-01 1,72E-05 2,79E-03 1,92E-01 1,49E-01 1,97E-03 0,23 0,29 0,13

GU:65 0,799735546 0,639576944 1,07E-14 6,69E-12 POS 0,000104877 0,00134414 HGC 1879 27.1 24.4 uncultured Ruminococcus sp. 59.1 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:65 VRAI 5,19E-02 6,85E-02 2,18E-01 5,10E-02 8,71E-03 1,24E-01 2,87E-01 3,15E-02 2,10E-01 5,58E-01 6,19E-01 2,07E-01 1,77E-01 1,32E-01 5,37E-01 2,23E-01 -0,25 -0,23 -0,21

GU:129 7,23E-01 5,23E-01 4,62E-11 1,45E-08 POS 9,65E-06 2,24E-04 HGC 1447 0.2 81.5 uncultured Collinsella sp. 97.3 uncultured Collinsella sp. Collinsella Coriobacteriaceae Coriobacteriales Actinobacteria Actinobacteria GU:129 uncultured Collinsella sp. FAUX 6,06E-01 4,12E-01 5,11E-01 4,62E-01 5,27E-01 2,11E-01 8,50E-01 9,89E-01 4,26E-01 3,69E-01 4,55E-01 9,53E-02 6,28E-01 4,34E-02 6,42E-01 9,49E-02 -0,07 -0,11 -0,14

GU:124 7,08E-01 5,01E-01 1,82E-10 3,82E-08 POS 1,26E-07 9,88E-06 HGC 1442 35.8 18.4 Lm158Igor 53.2 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:124 VRAI 3,33E-01 4,78E-01 2,92E-01 2,67E-01 7,46E-01 9,54E-01 2,12E-01 5,66E-01 4,71E-01 7,16E-01 2,22E-01 4,38E-01 5,76E-01 3,02E-01 6,56E-01 2,55E-01 -0,13 -0,09 -0,18

GU:176 7,00E-01 4,90E-01 3,41E-10 5,36E-08 POS 4,76E-06 1,42E-04 HGC 1209 23.5 29.4 Oscillibacter sp. KLE 1745 63.6 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:176 VRAI 8,22E-02 9,16E-02 5,14E-01 7,26E-03 1,54E-01 4,93E-01 1,01E-01 3,45E-01 1,87E-01 6,67E-01 3,82E-01 2,90E-02 1,41E-02 1,90E-03 3,48E-01 1,45E-01 -0,22 -0,22 -0,13

GU:91 0,692832589 0,480016997 6,14E-10 7,71E-08 POS 0,001120415 0,007732092 HGC 1100 33 18.6 uncultured Ruminococcus sp. 49.2 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:91 FAUX 4,93E-02 3,13E-01 2,62E-02 1,67E-01 7,47E-02 2,59E-01 8,37E-01 8,61E-04 2,04E-01 6,12E-01 7,93E-01 2,66E-01 1,10E-01 2,49E-01 7,87E-01 2,12E-01 -0,25 -0,13 -0,31

GU:159 6,90E-01 4,76E-01 7,52E-10 7,87E-08 POS 1,06E-07 9,88E-06 HGC 1568 47.6 5.6 Pseudoflavonifractor capillosus ATCC 29799 46 NA NA NA NA NA NA GU:159 FAUX 2,07E-01 1,36E-01 9,90E-01 5,83E-02 1,52E-01 2,32E-01 6,49E-02 9,66E-01 1,90E-01 2,29E-01 3,13E-01 4,92E-02 2,56E-01 1,05E-01 9,68E-01 9,61E-02 -0,16 -0,19 -0,04

GU:121 6,79E-01 4,61E-01 1,84E-09 1,65E-07 POS 4,07E-06 1,42E-04 HGC 1396 0.1 99.9 Lm158Igor 98.3 Caecicoccus microfluidiccus Caecicoccus unclassified Clostridiales Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:121 Caecicoccus microfluidiccus VRAI 4,33E-02 4,62E-02 4,60E-02 6,09E-02 3,35E-02 1,09E-01 7,23E-01 1,61E-01 1,63E-01 1,89E-01 1,79E-01 3,30E-03 1,76E-01 5,70E-03 1,67E-02 1,62E-02 -0,26 -0,26 -0,30

GU:204 6,75E-01 4,55E-01 2,48E-09 1,67E-07 POS 2,87E-08 4,01E-06 HGC 1883 38.3 19.2 Lm158Igor 64.8 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:204 FAUX 1,62E-01 1,61E-01 4,24E-01 5,05E-02 3,32E-02 1,94E-01 3,68E-01 7,16E-01 8,16E-01 4,12E-01 2,03E-01 7,04E-02 2,43E-01 1,68E-01 2,37E-01 1,33E-01 -0,18 -0,18 -0,14

GU:93 6,76E-01 4,57E-01 2,21E-09 1,67E-07 POS 6,14E-05 9,89E-04 HGC 1809 36.3 17.9 Lm158Igor 58.8 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:93 FAUX 1,24E-01 1,19E-01 4,22E-01 1,38E-01 2,73E-02 1,33E-01 3,92E-01 3,46E-01 6,47E-01 1,14E-01 2,94E-01 8,29E-02 4,46E-01 3,02E-01 5,15E-01 3,80E-01 -0,20 -0,20 -0,15

GU:80 6,74E-01 4,54E-01 2,65E-09 1,67E-07 POS 1,44E-05 3,02E-04 HGC 1779 0.1 99.3 Eubacterium siraeum V10Sc8a 97.7 Eubacterium siraeum Eubacterium Eubacteriaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:80 Eubacterium siraeum FAUX 9,46E-01 8,47E-01 7,48E-01 5,76E-01 4,14E-01 3,48E-02 8,36E-01 5,30E-01 3,74E-01 6,93E-01 6,17E-01 4,77E-01 5,41E-01 1,46E-01 6,53E-01 7,31E-01 -0,01 -0,03 0,04

GU:407 6,68E-01 4,46E-01 4,02E-09 2,29E-07 POS 3,19E-08 4,01E-06 HGC 864 48.3 10.3 Eubacterium sp. AB3007 75.7 NA NA NA NA NA NA GU:407 FAUX 2,01E-01 2,67E-01 4,05E-01 1,08E-01 4,11E-01 7,28E-01 1,59E-01 7,20E-01 1,94E-01 4,10E-01 2,94E-02 1,67E-01 1,06E-01 8,98E-02 6,05E-02 2,39E-01 -0,17 -0,14 -0,14

GU:62 0,666731 0,444530226 4,46E-09 2,33E-07 POS 0,002286307 0,012935141 HGC 1868 33.4 8.3 Eubacterium xylanophilum 64.9 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:62 FAUX 1,16E-01 1,55E-01 2,92E-01 6,76E-02 1,30E-01 6,32E-01 2,01E-01 1,68E-02 3,64E-01 7,23E-01 4,69E-01 1,21E-01 6,12E-01 2,72E-01 3,22E-01 2,06E-01 -0,20 -0,18 -0,19

GU:245 6,66E-01 4,43E-01 4,83E-09 2,33E-07 POS 1,89E-08 4,01E-06 HGC 1074 51 10.7 Clostridium botulinum 40.7 NA NA NA NA NA NA GU:245 VRAI 3,14E-01 3,30E-01 2,68E-01 1,70E-01 1,27E-01 6,70E-01 2,48E-01 9,55E-01 6,31E-01 7,15E-01 1,77E-01 5,73E-01 8,60E-01 2,07E-01 5,82E-01 6,58E-01 -0,13 -0,13 -0,13

GU:163 6,58E-01 4,33E-01 8,23E-09 3,69E-07 POS 1,43E-08 4,01E-06 HGC 1690 42.2 18.2 uncultured Faecalibacterium sp. 40.7 NA NA NA NA NA Firmicutes GU:163 FAUX 2,76E-01 2,38E-01 3,35E-01 2,07E-01 1,46E-01 2,48E-01 7,50E-01 7,45E-01 5,20E-01 5,72E-01 9,06E-02 2,78E-01 5,37E-02 3,05E-01 1,85E-01 4,42E-01 -0,14 -0,15 -0,16

GU:188 6,47E-01 4,19E-01 1,74E-08 7,27E-07 POS 1,11E-07 9,88E-06 HGC 1364 48.7 9.6 Lm158Igor 49.7 NA NA NA NA NA NA GU:188 FAUX 3,02E-01 4,11E-01 5,37E-01 1,15E-01 2,72E-01 8,15E-01 4,53E-02 9,49E-01 6,34E-01 7,09E-01 2,29E-01 9,08E-01 6,22E-01 2,16E-01 9,24E-01 9,52E-01 -0,13 -0,11 -0,12

GU:347 0,644516885 0,415402015 2,08E-08 8,17E-07 POS 0,002228058 0,012720185 HGC 1260 42.7 9.1 Eubacterium sp. AB3007 62.9 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:347 FAUX 4,87E-01 1,03E-01 9,04E-01 2,98E-01 1,45E-01 1,84E-01 2,49E-01 7,23E-01 1,79E-01 1,44E-01 4,45E-01 5,74E-02 1,96E-01 7,27E-03 4,02E-01 4,57E-01 -0,09 -0,21 -0,07

GU:95 0,64048177 0,410216898 2,72E-08 1,00E-06 POS 0,000469293 0,004210229 HGC 2120 22 22.6 Lachnospiraceae bacterium 10-1 68.3 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:95 VRAI 9,81E-02 7,14E-02 4,29E-01 5,14E-02 5,10E-03 1,21E-01 3,80E-01 1,94E-01 8,63E-01 5,79E-01 3,24E-01 2,70E-01 7,43E-01 1,28E-02 6,70E-01 3,00E-01 -0,21 -0,23 -0,14

GU:186 6,37E-01 4,05E-01 3,51E-08 1,23E-06 POS 2,43E-06 8,99E-05 HGC 1523 0.3 98.2 Methanobrevibacter smithii TS96C 99.6 Methanobrevibacter smithii Methanobrevibacter Methanobacteriaceae Methanobacteriales Methanobacteria Euryarchaeota GU:186 Methanobrevibacter smithii VRAI 5,56E-01 9,13E-01 8,65E-01 7,02E-01 7,17E-01 4,38E-02 6,59E-01 8,86E-01 1,90E-01 6,21E-01 4,75E-02 3,56E-01 2,71E-01 1,52E-02 4,07E-01 1,20E-01 0,08 0,01 -0,06

GU:103 0,634800315 0,40297144 3,93E-08 1,30E-06 POS 0,000133361 0,001580206 HGC 1526 32.2 20.7 Lm158Igor 55.5 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:103 VRAI 6,35E-01 4,36E-01 7,85E-02 9,00E-01 1,50E-01 6,06E-04 4,32E-01 1,78E-01 7,71E-02 1,10E-01 4,00E-01 2,25E-03 7,01E-02 1,43E-01 6,86E-03 5,06E-04 -0,06 -0,10 -0,27

GU:74 0,633426487 0,401229115 4,29E-08 1,35E-06 POS 0,001078047 0,007522369 HGC 2085 42.1 10 uncultured Faecalibacterium sp. 42 NA NA NA NA NA NA GU:74 VRAI 1,95E-01 4,50E-01 1,20E-01 2,46E-01 4,20E-02 4,15E-01 3,89E-01 9,89E-01 3,03E-01 5,16E-01 3,82E-01 1,31E-01 5,22E-01 1,48E-02 8,35E-01 2,46E-01 -0,17 -0,10 -0,19

GU:241 6,29E-01 3,96E-01 5,54E-08 1,66E-06 POS 9,05E-06 2,24E-04 HGC 821 12.7 26.9 uncultured Clostridium sp. 68.4 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:241 FAUX 4,53E-01 6,03E-01 3,34E-01 2,98E-01 3,03E-01 4,54E-01 9,31E-01 6,45E-01 7,32E-01 9,93E-01 2,89E-01 2,20E-01 6,20E-02 4,84E-02 6,29E-02 2,70E-01 -0,10 -0,07 -0,17

GU:96 6,26E-01 3,92E-01 6,75E-08 1,93E-06 POS 2,43E-07 1,39E-05 HGC 2877 27 20.7 Lachnospiraceae bacterium 10-1 76.2 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:96 FAUX 3,66E-01 2,60E-01 9,27E-01 1,40E-01 2,77E-02 5,34E-02 2,03E-01 5,07E-01 8,85E-01 8,58E-01 4,61E-01 6,64E-01 7,54E-01 4,78E-01 8,05E-01 9,48E-01 -0,12 -0,15 -0,05

GU:87 6,19E-01 3,83E-01 1,06E-07 2,88E-06 POS 1,79E-06 7,51E-05 HGC 1877 15.2 50.6 Oscillibacter sp. KLE 1745 77.8 NA Oscillibacter Oscillospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:87 FAUX 1,16E-01 2,65E-02 1,17E-01 1,04E-01 2,50E-01 3,18E-01 3,57E-01 5,47E-01 1,76E-01 1,25E-01 1,76E-01 1,73E-02 5,46E-02 6,87E-04 1,59E-01 1,77E-02 -0,20 -0,28 -0,23

GU:99 6,16E-01 3,79E-01 1,29E-07 3,23E-06 POS 8,19E-07 3,96E-05 HGC 1794 21.8 21.7 Roseburia inulinivorans DSM 16841 62.9 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:99 FAUX 2,00E-01 1,31E-01 2,87E-01 2,86E-01 2,20E-01 1,67E-01 1,21E-01 2,67E-01 8,95E-01 5,86E-01 3,71E-01 7,96E-01 4,66E-01 9,25E-01 6,26E-01 6,55E-01 -0,17 -0,20 -0,14

GU:177 6,16E-01 3,79E-01 1,28E-07 3,23E-06 POS 2,31E-06 8,99E-05 HGC 1506 44.8 11.7 uncultured Clostridium sp. 52.1 NA NA NA NA NA NA GU:177 VRAI 1,00E+00 8,40E-01 9,82E-01 7,01E-01 2,36E-01 4,68E-02 6,12E-01 4,03E-01 3,03E-01 7,31E-02 8,51E-02 1,30E-01 1,36E-01 2,46E-01 4,73E-01 3,05E-01 0,00 -0,03 0,02

GU:82 0,610991955 0,373311169 1,70E-07 4,11E-06 POS 0,003805687 0,01943066 HGC 1297 2.6 89.8 uncultured Faecalibacterium sp. 86.1 NA Faecalibacterium Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:82 FAUX 5,18E-02 2,50E-01 6,14E-02 8,24E-02 3,57E-02 6,50E-02 2,93E-01 5,43E-02 2,64E-02 2,49E-01 9,30E-01 7,25E-03 9,01E-03 1,97E-02 7,54E-02 2,14E-02 -0,25 -0,15 -0,29

GU:138 5,94E-01 3,53E-01 4,50E-07 1,05E-05 POS 9,55E-06 2,24E-04 HGC 1627 56.6 2.3 Lm158Igor 46.2 NA NA NA NA NA NA GU:138 VRAI 6,11E-01 8,26E-01 8,08E-01 6,48E-01 8,53E-01 3,28E-01 9,47E-01 3,47E-01 1,95E-01 7,82E-01 5,58E-01 5,28E-01 1,52E-01 2,79E-02 2,15E-01 5,35E-01 -0,07 -0,03 -0,07

GU:195 0,589342177 0,347324201 5,83E-07 1,31E-05 POS 0,009002329 0,039260158 HGC 970 0 99.4 Faecalibacterium prausnitzii SL3/3 97.8 Faecalibacterium prausnitzii Faecalibacterium Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:195 Faecalibacterium prausnitzii FAUX 1,18E-01 2,50E-01 3,45E-01 2,09E-01 6,65E-02 4,60E-01 9,13E-01 4,60E-01 1,27E-02 5,52E-01 2,78E-01 8,58E-03 4,85E-03 3,75E-02 1,46E-02 1,59E-02 -0,20 -0,15 -0,17

GU:24 0,587189198 0,344791154 6,55E-07 1,42E-05 POS 0,063634029 0,157953243 LGC 1959 1.4 86.3 uncultured Ruminococcus sp. 89.7 NA Ruminococcus Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:24 FAUX 1,96E-01 6,14E-01 6,34E-01 3,13E-01 1,19E-01 4,77E-01 4,56E-01 7,03E-02 1,96E-02 6,76E-01 4,94E-01 7,32E-02 6,93E-02 1,70E-01 2,49E-01 2,01E-01 -0,17 -0,07 -0,09

GU:34 0,58035028 0,336806447 9,47E-07 1,98E-05 POS 0,004234768 0,021106621 HGC 1799 0.2 99.7 uncultured Faecalibacterium sp. 99 uncultured Faecalibacterium sp. Faecalibacterium Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:34 uncultured Faecalibacterium sp. FAUX 7,73E-01 1,17E-01 6,73E-01 3,52E-01 2,26E-01 2,24E-01 2,46E-01 8,26E-01 8,76E-02 2,15E-01 5,92E-01 1,53E-01 1,76E-01 3,62E-02 6,40E-01 2,06E-01 -0,04 -0,20 -0,10

GU:85 5,78E-01 3,35E-01 1,05E-06 2,12E-05 POS 8,33E-06 2,24E-04 HGC 2512 38.7 16.7 Lm158Igor 61.9 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:85 FAUX 4,74E-01 4,24E-01 4,01E-01 5,57E-01 3,06E-01 5,84E-02 4,06E-01 6,44E-01 8,85E-01 3,19E-01 3,16E-01 1,29E-02 3,95E-01 2,69E-01 4,27E-01 3,49E-02 -0,09 -0,10 -0,14

GU:110 5,72E-01 3,27E-01 1,49E-06 2,92E-05 POS 8,57E-05 1,20E-03 HGC 1843 35.4 13.5 Pseudoflavonifractor capillosus ATCC 29799 54.2 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:110 FAUX 2,96E-01 9,01E-01 6,76E-01 2,99E-01 1,38E-01 3,10E-01 8,49E-01 9,06E-01 1,49E-01 2,34E-01 5,29E-01 7,32E-03 1,09E-01 1,50E-01 4,74E-01 2,50E-02 -0,14 -0,02 -0,09

GU:33 0,566506505 0,32092962 1,95E-06 3,49E-05 POS 0,003587444 0,018619131 HGC 2777 49.2 10.6 uncultured Faecalibacterium sp. 51 NA NA NA NA NA NA GU:33 FAUX 3,02E-01 1,23E-01 2,92E-01 3,85E-01 8,20E-02 2,59E-02 3,73E-01 4,78E-01 5,94E-01 8,57E-01 9,91E-01 1,13E-01 8,52E-01 5,15E-01 8,32E-01 9,04E-02 -0,13 -0,20 -0,18

GU:44 0,564608216 0,318782438 2,14E-06 3,64E-05 POS 0,000547434 0,004645791 HGC 2284 9.3 51.3 uncultured Ruminococcaceae bacterium 97.2 uncultured Ruminococcaceae bacterium environmental samples Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:44 uncultured Ruminococcaceae bacterium FAUX 6,91E-01 3,41E-01 6,46E-01 8,90E-01 7,97E-01 1,16E-02 5,48E-01 7,47E-01 2,85E-01 3,47E-01 3,20E-01 2,74E-01 2,08E-01 7,10E-02 7,21E-01 4,86E-01 0,05 -0,12 0,00

GU:49 0,5646016 0,318774967 2,14E-06 3,64E-05 POS 0,00014707 0,001679267 HGC 1942 33.5 15 uncultured Collinsella sp. 58.3 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:49 FAUX 8,28E-01 2,25E-01 8,84E-01 4,48E-01 2,67E-01 3,37E-01 5,75E-01 5,49E-01 1,34E-01 7,27E-01 3,95E-01 8,37E-02 4,59E-02 4,64E-01 1,13E-01 6,00E-01 -0,03 -0,16 -0,08

GU:198 0,563771665 0,31783849 2,23E-06 3,69E-05 POS 0,000369444 0,003462845 HGC 1116 15.3 30.2 uncultured Clostridium sp. 69 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:198 FAUX 6,78E-01 4,21E-01 8,36E-01 9,23E-01 2,13E-01 1,83E-02 5,89E-01 9,92E-01 9,11E-01 9,47E-01 1,22E-01 4,13E-01 1,00E-01 4,44E-02 4,30E-02 5,61E-01 0,05 -0,10 -0,07

GU:200 5,60E-01 3,14E-01 2,65E-06 4,27E-05 POS 9,66E-05 1,28E-03 HGC 1744 0.3 95.4 Alistipes senegalensis 99.3 Alistipes senegalensis Alistipes Rikenellaceae Bacteroidales Bacteroidia Bacteroidetes GU:200 Alistipes senegalensis VRAI 6,32E-01 7,92E-01 7,17E-01 8,47E-01 6,58E-01 4,59E-02 3,01E-01 2,10E-01 8,88E-02 5,08E-01 1,44E-03 3,33E-01 2,68E-01 3,78E-02 2,51E-01 8,09E-01 0,06 -0,03 0,02

GU:101 5,58E-01 3,12E-01 2,96E-06 4,53E-05 POS 4,41E-06 1,42E-04 HGC 2685 45.9 11.3 uncultured Faecalibacterium sp. 54.1 NA NA NA NA NA NA GU:101 FAUX 1,16E-01 1,76E-01 2,67E-01 4,78E-02 8,53E-02 3,28E-01 5,99E-01 7,01E-01 8,13E-01 8,41E-01 1,54E-01 1,27E-01 9,81E-02 4,03E-02 5,04E-01 1,34E-01 -0,20 -0,18 -0,17

GU:170 5,59E-01 3,12E-01 2,90E-06 4,53E-05 POS 2,27E-07 1,39E-05 HGC 2055 37.6 16.6 Lm158Igor 61.5 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:170 VRAI 8,73E-01 8,44E-01 9,46E-01 5,25E-01 4,68E-01 5,49E-02 3,90E-01 4,19E-01 2,39E-01 3,27E-01 2,68E-01 7,70E-01 2,48E-01 2,18E-01 6,98E-01 7,47E-01 -0,02 -0,03 -0,04

GU:75 0,551170349 0,303788754 4,16E-06 6,22E-05 POS 0,000897324 0,006688187 HGC 2059 36.1 17.6 uncultured Ruminococcus sp. 51.7 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:75 FAUX 2,41E-01 1,89E-01 3,25E-01 3,63E-01 3,12E-01 9,19E-01 5,29E-01 5,12E-01 2,79E-01 9,16E-01 7,52E-01 7,55E-01 4,92E-01 9,21E-02 3,74E-01 5,32E-01 -0,15 -0,17 -0,16

GU:115 0,548125923 0,300442027 4,82E-06 7,04E-05 POS 0,001652461 0,010923634 HGC 2058 44.6 15.9 Ruminococcus flavefaciens 48.6 NA NA NA NA NA Firmicutes GU:115 FAUX 4,19E-02 2,32E-02 1,07E-01 1,94E-02 1,44E-02 7,71E-02 2,80E-01 8,85E-02 6,50E-01 5,23E-01 7,30E-01 1,20E-02 8,41E-01 5,94E-02 5,98E-01 1,22E-02 -0,26 -0,29 -0,23

GU:16 0,544420004 0,296393141 5,75E-06 8,20E-05 POS 0,004212008 0,021106621 HGC 2334 0.1 99.5 Roseburia hominis A2-183 99.2 Roseburia hominis Roseburia Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:16 Roseburia hominis FAUX 2,54E-01 6,13E-02 9,74E-01 1,22E-01 3,31E-01 4,39E-01 1,11E-01 3,74E-01 1,40E-01 7,27E-01 7,77E-01 4,87E-02 1,23E-01 1,84E-01 3,26E-02 7,44E-02 -0,15 -0,24 -0,03

GU:45 0,543144405 0,295005845 6,10E-06 8,52E-05 POS 0,002534131 0,01395995 HGC 2019 21.7 23.7 Roseburia inulinivorans DSM 16841 63.5 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:45 FAUX 8,64E-01 6,83E-01 6,80E-01 4,73E-01 7,08E-01 2,13E-01 4,95E-01 8,86E-01 4,30E-01 1,14E-01 8,42E-01 8,84E-01 6,15E-01 4,28E-01 2,99E-01 9,65E-01 -0,02 0,05 -0,10

GU:71 0,536049724 0,287349306 8,49E-06 1,16E-04 POS 0,000909706 0,006688187 HGC 1872 1.4 94.4 Ruminococcus obeum A2-162 97.1 NA Blautia Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:71 FAUX 4,16E-02 7,76E-02 4,99E-01 9,04E-02 6,61E-03 2,37E-01 1,33E-01 3,99E-01 8,82E-03 9,34E-01 4,24E-01 6,85E-02 1,43E-03 4,65E-02 3,03E-01 1,38E-01 -0,26 -0,23 -0,11

GU:426 0,535529077 0,286791392 8,70E-06 1,16E-04 POS 0,000915898 0,006688187 HGC 1504 16.6 54.3 uncultured Ruminococcus sp. 74.7 NA Ruminococcus Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:426 FAUX 8,35E-01 4,17E-01 2,46E-01 7,85E-01 4,99E-01 2,28E-02 3,47E-01 1,68E-01 1,19E-01 1,24E-02 9,83E-01 5,20E-01 1,93E-01 1,86E-02 3,31E-01 5,52E-01 -0,03 -0,11 -0,19

GU:283 5,32E-01 2,83E-01 1,02E-05 1,31E-04 POS 1,04E-06 4,65E-05 HGC 1584 60 7.3 Ruminococcus flavefaciens 51 NA NA NA NA NA NA GU:283 FAUX 7,52E-01 9,20E-01 7,04E-01 8,49E-01 7,08E-01 4,63E-01 7,70E-01 5,90E-01 7,94E-02 7,19E-01 3,38E-01 2,19E-01 3,66E-02 1,32E-01 3,78E-01 1,89E-01 -0,04 -0,01 -0,07

GU:522 5,32E-01 2,83E-01 1,01E-05 1,31E-04 POS 1,51E-05 3,06E-04 HGC 943 13.5 46.8 Firmicutes bacterium ASF500 85.2 NA NA Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:522 FAUX 2,26E-01 1,05E-01 4,72E-02 2,75E-01 4,41E-01 4,27E-01 8,44E-01 3,14E-01 6,29E-01 3,57E-02 5,58E-02 1,74E-02 3,84E-01 1,02E-01 1,39E-01 4,89E-03 -0,16 -0,21 -0,29

GU:302 0,530050278 0,280953297 1,12E-05 1,40E-04 POS 0,000175282 0,001945525 HGC 1134 58.9 9.3 uncultured Clostridium sp. 51.1 NA NA NA NA NA NA GU:302 FAUX 2,68E-01 1,59E-01 3,60E-01 6,95E-01 1,28E-01 6,44E-02 5,51E-01 1,94E-01 6,30E-01 9,08E-02 9,66E-01 8,62E-01 8,60E-01 7,81E-01 4,13E-01 5,95E-01 -0,14 -0,18 -0,14

GU:23 0,52666223 0,277373105 1,30E-05 1,60E-04 POS 0,035224299 0,101008493 HGC 2408 0.4 99.2 Bacteroidales bacterium ph8 99.2 Bacteroidales bacterium ph8 Alistipes Rikenellaceae Bacteroidales Bacteroidia Bacteroidetes GU:23 Bacteroidales bacterium ph8 FAUX 8,91E-01 5,10E-01 2,54E-01 6,94E-01 3,56E-01 7,57E-01 3,30E-01 9,87E-01 7,75E-01 7,35E-01 4,81E-01 2,89E-01 5,22E-01 9,24E-01 7,09E-01 1,62E-01 0,02 -0,09 0,07

GU:92 5,25E-01 2,76E-01 1,38E-05 1,67E-04 POS 4,07E-05 7,50E-04 HGC 2772 42.4 14 Lm158Igor 63.4 NA NA NA NA NA NA GU:92 FAUX 1,74E-01 5,28E-01 5,68E-01 4,22E-02 3,83E-01 8,99E-01 1,25E-01 7,29E-01 1,54E-01 4,14E-01 1,35E-01 1,69E-01 5,35E-02 1,27E-01 3,62E-01 1,84E-01 -0,18 -0,08 -0,10

GU:318 5,23E-01 2,74E-01 1,50E-05 1,78E-04 POS 1,90E-07 1,33E-05 HGC 1891 30.4 27.4 Butyrivibrio crossotus DSM 2876 66.6 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:318 FAUX 7,54E-01 7,87E-01 5,73E-01 9,69E-01 9,06E-01 6,53E-01 5,60E-01 9,45E-01 4,47E-01 2,57E-01 5,97E-01 2,37E-01 8,49E-01 7,75E-01 2,09E-01 2,58E-01 -0,04 -0,04 -0,10

GU:66 0,522558391 0,273067272 1,56E-05 1,81E-04 POS 0,072496415 0,17283025 HGC 2449 30 18.4 uncultured Ruminococcus sp. 53.2 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:66 FAUX 3,81E-01 6,39E-01 3,10E-01 8,99E-01 5,80E-01 1,25E-01 2,64E-01 1,38E-01 4,39E-03 6,73E-01 4,94E-01 2,82E-02 2,53E-02 1,45E-01 2,29E-01 1,37E-02 -0,11 -0,06 -0,14

GU:400 5,22E-01 2,73E-01 1,58E-05 1,81E-04 POS 6,38E-07 3,34E-05 HGC 837 40.5 7 Bacteroides dorei D8 40.5 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:400 FAUX 3,70E-01 4,62E-01 8,05E-01 3,16E-01 1,83E-01 5,92E-02 6,81E-01 9,46E-01 4,90E-01 3,58E-01 2,84E-01 8,24E-02 1,41E-01 5,87E-01 1,83E-01 1,16E-01 -0,12 -0,10 -0,07

GU:251 5,21E-01 2,72E-01 1,65E-05 1,84E-04 POS 4,69E-06 1,42E-04 HGC 1470 47.6 7.5 Bacteroides dorei D8 38.2 NA NA NA NA NA NA GU:251 FAUX 6,34E-01 7,08E-01 3,31E-01 1,00E+00 7,89E-01 2,78E-01 3,90E-01 3,30E-01 3,49E-01 7,37E-02 2,96E-01 5,23E-01 8,74E-01 6,38E-01 9,03E-01 9,09E-01 -0,06 -0,05 -0,10

GU:187 5,21E-01 2,71E-01 1,70E-05 1,88E-04 POS 2,35E-08 4,01E-06 HGC 1815 58.6 4.2 Bacteroides dorei D8 42.9 NA NA NA NA NA NA GU:187 FAUX 4,36E-01 5,34E-01 7,25E-01 3,56E-01 2,29E-01 1,88E-01 8,85E-01 6,13E-01 6,06E-01 4,28E-01 1,76E-01 1,44E-01 2,64E-01 9,93E-01 1,06E-01 1,21E-01 -0,10 -0,08 -0,08

GU:229 0,516869485 0,267154065 2,00E-05 2,17E-04 POS 0,00025649 0,0026846 HGC 2005 52.5 10.2 uncultured Faecalibacterium sp. 37.4 NA NA NA NA NA NA GU:229 FAUX 5,89E-01 2,77E-01 5,54E-01 3,17E-01 2,09E-01 4,09E-01 4,77E-02 4,69E-01 7,96E-01 5,99E-01 4,08E-01 5,94E-01 8,27E-01 5,07E-01 5,94E-01 8,53E-01 -0,07 -0,14 0,05

GU:128 0,515191674 0,265422461 2,15E-05 2,27E-04 POS 0,12051717 0,218111766 LGC 974 0 99 Faecalibacterium cf. prausnitzii KLE1255 98 Faecalibacterium prausnitzii Faecalibacterium Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:128 Faecalibacterium prausnitzii FAUX 4,91E-01 2,89E-01 9,96E-01 6,39E-01 4,16E-02 1,11E-01 4,12E-01 4,27E-01 1,25E-02 1,55E-01 7,40E-01 8,33E-03 8,77E-02 2,93E-01 3,02E-02 2,90E-01 -0,09 -0,14 -0,07

GU:226 0,5138219 0,264012945 2,28E-05 2,33E-04 POS 0,000107565 0,001347822 HGC 1687 47.3 3.9 uncultured Ruminococcaceae bacterium 50.6 NA NA NA NA NA NA GU:226 VRAI 7,58E-01 8,25E-01 3,88E-01 9,17E-01 8,49E-01 2,19E-02 6,91E-01 8,75E-01 2,30E-01 1,03E-01 2,68E-01 1,20E-01 6,85E-01 9,07E-01 6,75E-01 1,66E-01 -0,04 -0,03 -0,14

GU:199 0,513671517 0,263858428 2,30E-05 2,33E-04 POS 0,000176584 0,001945525 HGC 1358 25.7 24.2 Oscillibacter sp. KLE 1745 63.8 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:199 FAUX 4,13E-01 5,21E-01 7,88E-01 1,76E-01 4,11E-02 6,85E-01 1,97E-01 9,77E-01 NA 5,42E-01 3,55E-01 2,84E-01 9,85E-01 2,48E-01 9,43E-01 3,75E-01 -0,11 -0,08 -0,07

GU:127 0,511884034 0,262025264 2,48E-05 2,47E-04 POS 0,006429102 0,029907228 HGC 1921 32.8 18 Clostridium sp. L2-50 62.7 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:127 VRAI 8,42E-01 7,52E-01 1,90E-01 9,29E-02 3,03E-01 9,86E-01 2,69E-02 9,31E-01 9,42E-01 5,88E-01 3,03E-01 6,71E-01 7,68E-01 3,22E-01 1,43E-01 5,07E-01 -0,03 -0,04 0,11

GU:355 5,11E-01 2,61E-01 2,56E-05 2,51E-04 POS 3,29E-05 6,46E-04 HGC 541 40.5 13.3 uncultured Clostridium sp. 45.5 NA NA NA NA NA NA GU:355 FAUX 5,17E-01 7,88E-01 7,33E-01 8,38E-01 4,37E-01 4,69E-02 3,94E-01 5,56E-02 5,89E-01 1,27E-01 1,17E-01 6,13E-02 2,42E-01 6,23E-01 4,63E-02 1,98E-01 0,08 0,04 0,07

GU:321 5,03E-01 2,53E-01 3,63E-05 3,51E-04 POS 4,06E-05 7,50E-04 HGC 865 50.2 10.2 uncultured Clostridium sp. 58.6 NA NA NA NA NA NA GU:321 FAUX 1,07E-01 1,39E-01 4,95E-02 1,39E-01 1,48E-02 3,09E-01 2,18E-01 3,08E-01 8,16E-01 4,62E-01 1,21E-01 2,96E-01 9,52E-01 5,58E-02 9,41E-01 3,53E-01 -0,21 -0,19 -0,22

GU:213 0,499356478 0,249356893 4,19E-05 3,99E-04 POS 0,002916269 0,015925364 HGC 1848 0 99.9 Ruminococcus callidus ATCC 27760 98.6 Ruminococcus callidus Ruminococcus Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:213 Ruminococcus callidus FAUX 3,92E-01 6,76E-01 8,69E-01 3,38E-01 7,21E-01 7,76E-01 5,97E-01 9,11E-01 5,39E-01 6,76E-01 8,46E-02 4,74E-01 4,68E-02 6,47E-02 7,09E-01 4,49E-01 -0,11 -0,05 -0,05

GU:83 0,498182356 0,24818566 4,40E-05 4,12E-04 POS 0,077604956 0,17283025 HGC 1363 20.2 18 uncultured Clostridium sp. 60.5 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:83 FAUX 3,85E-01 2,58E-02 9,48E-01 2,43E-01 8,83E-02 7,66E-01 1,71E-01 9,46E-01 5,71E-02 2,56E-01 1,29E-01 1,30E-01 7,77E-02 2,72E-01 7,58E-01 5,10E-01 -0,11 -0,29 -0,04

GU:131 0,496258438 0,246272437 4,76E-05 4,39E-04 POS 0,001015965 0,007250298 HGC 2024 0.2 97.7 Coprococcus sp. ART55/1 95 Coprococcus sp. ART55/1 Coprococcus Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:131 Coprococcus sp. ART55/1 VRAI 6,99E-01 9,13E-01 9,16E-01 8,09E-01 7,95E-01 3,08E-01 6,22E-01 6,46E-01 7,43E-02 2,69E-01 4,48E-01 9,95E-01 2,29E-01 7,31E-02 4,35E-01 5,38E-01 -0,05 0,01 0,00

GU:225 0,495307595 0,245329613 4,94E-05 4,50E-04 POS 0,057392493 0,145920993 HGC 1429 0.6 98.3 Butyricimonas virosa 99.2 Butyricimonas virosa Butyricimonas Porphyromonadaceae Bacteroidales Bacteroidia Bacteroidetes GU:225 Butyricimonas virosa VRAI 9,40E-01 6,18E-01 8,04E-01 7,94E-01 7,51E-01 6,59E-01 7,58E-02 8,56E-01 3,94E-01 1,62E-01 3,34E-01 2,63E-01 5,78E-01 6,89E-01 5,73E-01 9,00E-01 0,01 -0,07 -0,02

GU:86 0,492869973 0,24292081 5,45E-05 4,89E-04 POS 0,001984719 0,012464033 HGC 1858 23.2 38.5 Eubacterium eligens ATCC 27750 70.5 NA NA NA Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:86 FAUX 5,32E-01 9,35E-01 2,39E-01 3,12E-01 7,27E-01 3,33E-01 4,31E-01 4,35E-02 5,48E-03 7,54E-01 4,24E-01 3,05E-02 2,87E-02 1,43E-01 2,25E-01 8,10E-04 -0,08 -0,01 -0,13

GU:133 0,491842687 0,241909229 5,68E-05 5,03E-04 POS 0,013139346 0,046118933 HGC 1014 9.3 70.1 Faecalibacterium cf. prausnitzii KLE1255 89.3 NA Faecalibacterium Ruminococcaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:133 FAUX 7,39E-01 5,65E-01 6,06E-01 5,32E-01 5,17E-01 1,77E-01 2,99E-01 6,36E-01 1,08E-01 6,69E-02 3,40E-01 2,36E-01 1,73E-01 7,16E-02 6,82E-01 6,77E-01 -0,04 -0,08 -0,10

GU:264 0,490693271 0,240779886 5,95E-05 5,19E-04 POS 0,000592823 0,004834973 LGC 1270 0.2 99.8 Clostridium sp. L2-50 99.2 Clostridium sp. L2-50 Clostridium Clostridiaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:264 Clostridium sp. L2-50 FAUX 6,93E-01 4,30E-01 8,59E-01 7,87E-01 2,90E-01 2,54E-01 9,52E-01 3,06E-01 3,46E-01 7,37E-01 9,57E-01 6,14E-01 1,38E-01 1,06E-01 3,59E-01 7,30E-01 -0,05 -0,10 -0,07

GU:401 0,485745966 0,235949144 7,24E-05 6,23E-04 POS 0,066808809 0,163252653 HGC 1595 25.1 31.2 uncultured Ruminococcus sp. 65.4 NA NA Lachnospiraceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:401 FAUX 1,23E-01 2,23E-01 4,02E-01 3,15E-02 5,92E-03 2,97E-01 4,56E-01 6,26E-02 6,25E-02 1,57E-01 9,29E-01 9,29E-02 2,58E-01 4,67E-02 5,98E-01 2,94E-01 -0,20 -0,16 -0,14

GU:111 0,48279202 0,233088134 8,13E-05 6,90E-04 POS 0,001574784 0,010520896 HGC 2632 42.9 4.9 Subdoligranulum sp. 4_3_54A2FAA 48.2 NA NA NA NA NA NA GU:111 FAUX 7,11E-01 3,07E-01 9,88E-01 8,30E-01 1,43E-01 2,33E-02 4,26E-01 4,20E-02 8,77E-02 1,86E-01 2,09E-02 7,27E-01 3,01E-01 2,77E-01 1,32E-02 6,16E-01 -0,05 -0,13 -0,03

GU:359 0,480880767 0,231246312 8,75E-05 7,33E-04 POS 0,009374783 0,040324407 HGC 1071 17.6 69.5 Butyricimonas virosa 93.1 NA Butyricimonas Porphyromonadaceae Bacteroidales Bacteroidia Bacteroidetes GU:359 FAUX 6,54E-01 9,67E-01 7,66E-01 5,30E-01 8,40E-01 1,97E-01 9,55E-01 7,64E-01 4,09E-01 1,55E-01 9,25E-01 8,04E-01 3,33E-01 4,64E-01 9,26E-01 9,76E-01 0,06 -0,01 0,02

GU:72 0,479184926 0,229618193 9,35E-05 7,62E-04 POS 0,00609366 0,02877307 HGC 1837 1.9 95.8 Eubacterium eligens ATCC 27750 96.4 Eubacterium eligens Eubacterium Eubacteriaceae Clostridiales Clostridia Firmicutes GU:72 Eubacterium eligens FAUX 2,52E-02 1,64E-01 1,10E-01 9,57E-02 5,93E-02 1,39E-01 4,90E-01 2,98E-03 1,72E-01 8,61E-01 7,62E-01 1,36E-01 2,95E-02 9,45E-02 2,78E-01 5,43E-02 -0,29 -0,18 -0,19

GU:185 0,479417831 0,229841456 9,26E-05 7,62E-04 POS 0,002049809 0,012688791 HGC 1690 71.7 1.3 uncultured Clostridium sp. 47.1 NA NA NA NA NA NA GU:185 FAUX 5,22E-01 6,29E-01 8,73E-01 3,25E-01 1,93E-01 9,63E-01 8,21E-01 9,35E-01 3,44E-01 5,60E-01 3,95E-01 1,33E-01 9,42E-01 6,46E-01 1,74E-01 8,22E-01 -0,08 -0,06 -0,02

GU:465 4,72E-01 2,23E-01 1,23E-04 9,90E-04 POS 1,17E-05 2,54E-04 HGC 944 47.5 4 Clostridium colicanis 209318 38.2 NA NA NA NA NA NA GU:465 FAUX 4,95E-01 6,73E-01 9,64E-02 6,30E-01 9,80E-01 6,73E-01 5,79E-01 5,78E-01 2,37E-01 7,57E-02 8,29E-01 9,85E-01 5,14E-01 1,02E-01 1,45E-01 7,34E-01 -0,09 -0,06 -0,23

ican-tswartz
Texte tapé à la machine
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rho_bc_dxa_fm_g rho_bc_dxa_fm_tr rho_bc_dxa_gynoid rho_adipok_leptin rho_metab_bmr rho_lipid_tg rho_adipok_adiponectin rho_insen_hba1c p (M12 vs. T0) q (M12 vs. T0)

0,26 0,34 -0,16 -0,01 0,07 0,24 -0,15 0,22 5,54E-01 8,00E-01

0,13 0,21 -0,27 -0,01 0,01 0,34 -0,16 0,18 2,90E-01 6,19E-01

0,28 0,33 -0,11 0,19 0,14 0,17 -0,21 0,39 2,94E-01 6,19E-01

-0,30 -0,37 0,14 -0,03 -0,18 -0,20 -0,01 -0,16 6,03E-01 8,26E-01

-0,15 -0,13 0,10 0,08 0,07 -0,26 0,14 -0,22 4,33E-01 7,32E-01

-0,19 -0,09 -0,04 -0,04 -0,01 -0,13 0,15 -0,15 1,32E-01 4,69E-01

-0,37 -0,22 0,04 -0,11 -0,07 -0,39 0,18 -0,19 4,56E-01 7,41E-01

-0,21 -0,26 0,10 0,10 -0,41 -0,15 0,09 -0,16 3,75E-01 6,64E-01

-0,27 -0,22 0,11 -0,09 0,03 -0,21 0,09 -0,22 9,19E-01 9,77E-01

-0,29 -0,32 0,14 -0,01 -0,11 -0,35 0,33 -0,31 6,03E-01 8,26E-01

-0,28 -0,30 0,13 -0,10 0,00 -0,18 0,17 -0,19 2,53E-02 2,47E-01

-0,23 -0,32 0,14 -0,13 -0,04 -0,13 0,08 -0,11 3,46E-01 6,51E-01

-0,07 -0,10 0,26 0,08 0,02 -0,19 0,13 -0,04 1,21E-01 4,69E-01

-0,23 -0,14 0,01 -0,10 0,09 -0,22 0,31 -0,15 5,19E-02 2,99E-01

-0,29 -0,25 0,00 -0,07 -0,22 -0,14 0,17 -0,16 1,27E-01 4,69E-01

-0,16 -0,18 0,07 -0,08 0,10 -0,16 0,01 -0,06 3,59E-01 6,51E-01

-0,20 -0,22 0,11 -0,04 0,08 -0,13 0,19 -0,10 3,43E-01 6,51E-01

-0,23 -0,17 -0,07 -0,21 0,05 -0,16 0,06 -0,01 9,17E-02 3,90E-01

-0,19 -0,24 0,11 -0,06 -0,01 -0,34 0,18 -0,10 5,00E-02 2,99E-01

-0,28 -0,38 0,15 -0,10 -0,06 -0,32 0,08 -0,13 6,66E-01 8,38E-01

0,01 0,01 0,21 0,01 0,02 -0,31 0,19 -0,20 2,66E-01 6,19E-01

-0,04 -0,23 0,36 0,18 -0,11 -0,19 0,39 -0,43 6,13E-02 2,99E-01

-0,14 -0,25 0,10 -0,09 0,02 -0,31 0,02 -0,15 1,00E+00 1,00E+00

-0,18 -0,18 0,05 0,09 -0,03 -0,25 0,25 -0,14 2,93E-01 6,19E-01

-0,22 -0,31 0,20 -0,17 0,02 -0,09 0,04 0,01 6,83E-01 8,46E-01

-0,24 -0,18 0,09 -0,02 -0,06 -0,42 0,26 -0,30 3,12E-02 2,52E-01

-0,15 -0,17 0,16 -0,03 -0,05 0,01 0,05 -0,06 8,26E-04 2,15E-02

-0,03 -0,13 0,26 0,02 0,14 -0,15 0,14 -0,13 9,62E-01 9,77E-01

-0,27 -0,32 0,17 0,18 -0,23 -0,30 0,26 -0,29 3,38E-01 6,51E-01

-0,10 -0,06 0,08 0,09 0,03 -0,28 -0,08 -0,08 7,06E-01 8,61E-01

-0,21 -0,29 0,04 0,01 -0,03 -0,27 0,27 -0,31 4,22E-01 7,32E-01

-0,16 -0,22 0,06 0,12 -0,27 -0,18 0,13 -0,17 3,08E-01 6,33E-01

-0,18 -0,21 0,10 -0,09 0,04 -0,27 0,12 -0,16 7,73E-01 8,99E-01

-0,11 -0,16 0,20 -0,04 0,07 -0,14 0,12 -0,27 7,56E-01 8,93E-01

-0,17 -0,22 0,09 -0,03 0,03 -0,19 0,05 -0,29 6,25E-01 8,26E-01

-0,15 -0,26 0,23 -0,07 0,03 -0,09 0,04 -0,22 5,91E-02 2,99E-01

-0,04 -0,10 0,24 0,08 0,06 -0,23 -0,01 0,09 8,83E-02 3,90E-01

-0,16 -0,20 0,06 -0,02 0,01 -0,10 0,23 -0,07 1,99E-02 2,21E-01

-0,04 -0,20 0,24 0,05 0,05 -0,26 0,25 -0,08 1,35E-02 2,10E-01

-0,01 -0,09 0,22 -0,03 0,22 -0,27 0,24 -0,03 2,21E-01 6,19E-01

-0,28 -0,25 0,09 0,00 -0,03 -0,26 0,11 -0,19 9,65E-01 9,77E-01

-0,11 -0,12 0,21 -0,07 0,18 -0,16 0,00 -0,04 9,33E-01 9,77E-01

-0,15 -0,16 -0,02 0,00 0,04 -0,22 -0,06 -0,08 7,94E-01 9,10E-01

-0,32 -0,33 0,18 0,01 -0,14 -0,24 0,04 -0,32 7,54E-01 8,93E-01

-0,22 -0,15 0,06 -0,10 -0,08 -0,17 0,33 -0,23 1,94E-02 2,21E-01

0,04 -0,10 0,11 0,13 0,06 -0,10 -0,10 -0,01 5,09E-01 7,78E-01

-0,24 -0,35 0,12 -0,13 -0,01 -0,26 0,15 -0,19 1,06E-02 2,07E-01

-0,01 -0,13 0,23 0,14 -0,16 -0,30 0,18 -0,08 9,32E-01 9,77E-01

-0,05 -0,07 0,07 0,00 0,07 -0,20 0,08 -0,17 2,81E-01 6,19E-01

-0,18 -0,14 0,06 0,09 -0,09 -0,21 0,26 -0,36 6,60E-01 8,38E-01

-0,08 -0,22 0,20 -0,11 -0,15 -0,04 -0,13 0,07 5,54E-01 8,00E-01

-0,12 -0,19 -0,03 -0,13 0,03 -0,01 0,06 0,18 9,51E-02 3,90E-01

-0,28 -0,14 -0,05 -0,06 0,10 -0,20 0,16 -0,17 2,72E-01 6,19E-01

-0,03 -0,04 0,03 0,10 -0,06 -0,04 -0,11 0,15 4,41E-01 7,32E-01

-0,03 -0,08 0,17 0,21 -0,17 -0,19 0,18 -0,31 9,39E-01 9,77E-01

-0,16 -0,20 0,20 -0,05 0,05 -0,07 0,19 -0,20 2,94E-01 6,19E-01

0,02 0,05 0,15 0,18 -0,20 -0,06 0,07 -0,01 1,97E-01 6,16E-01

-0,15 -0,18 0,13 -0,02 0,12 0,00 0,22 -0,20 9,44E-01 9,77E-01

-0,15 -0,18 0,08 -0,28 0,06 -0,09 -0,10 -0,02 4,54E-02 2,99E-01

-0,12 -0,31 0,13 0,03 -0,14 -0,14 0,23 -0,14 5,64E-02 2,99E-01

-0,04 -0,05 0,25 0,08 -0,01 -0,02 0,10 -0,18 8,34E-01 9,42E-01

-0,20 -0,29 0,02 -0,14 0,07 -0,15 -0,04 -0,12 6,10E-01 8,26E-01

-0,26 -0,18 -0,06 -0,16 0,06 -0,13 -0,14 0,09 5,09E-01 7,78E-01

0,00 -0,07 0,27 -0,09 0,24 -0,06 0,27 -0,17 3,59E-01 6,51E-01

-0,16 -0,27 0,15 -0,16 -0,06 -0,25 0,01 -0,12 2,09E-01 6,19E-01

-0,15 -0,08 -0,07 0,01 0,12 -0,24 0,06 -0,10 2,94E-01 6,19E-01

-0,20 -0,26 -0,01 -0,22 0,05 -0,14 -0,06 0,09 1,75E-01 5,78E-01

0,01 -0,05 0,11 0,07 -0,01 -0,23 -0,10 0,08 8,62E-01 9,60E-01

-0,09 -0,02 0,00 -0,18 -0,02 -0,05 0,13 0,02 1,19E-04 9,31E-03

0,14 0,06 0,13 0,15 -0,15 -0,19 0,17 -0,42 5,33E-01 7,99E-01

0,04 -0,12 0,13 0,05 0,08 -0,23 0,01 -0,05 2,37E-01 6,19E-01

-0,08 -0,18 0,09 -0,03 -0,03 -0,21 0,12 -0,05 6,66E-01 8,38E-01

-0,30 -0,37 0,09 -0,05 -0,21 -0,26 0,07 -0,14 5,09E-01 7,78E-01

-0,05 -0,21 0,25 -0,08 -0,13 -0,14 0,33 -0,07 6,24E-01 8,26E-01

0,06 0,01 0,14 0,06 -0,04 -0,10 0,09 0,00 7,77E-04 2,15E-02

-0,20 -0,22 0,18 0,12 -0,32 -0,22 0,14 -0,25 1,78E-01 5,78E-01

-0,16 -0,20 -0,04 0,04 -0,03 -0,06 0,20 -0,03 3,23E-02 2,52E-01

0,04 -0,02 0,03 0,11 -0,02 -0,21 -0,12 -0,04 2,81E-01 6,19E-01

ican-tswartz
Texte tapé à la machine
Supplemental Table 3




